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RESUMO 
 

Os programas de melhoramento de plantas tem como objetivo a seleção de 
genótipos com desempenho superiores, com alta potencial produtivo, resistência 
a estresses bióticos e abióticos. O potencial produtivo de uma progênie é 
influenciado pela constituição genética e sua interação com o ambiente, assim, 
torna-se importante obter informações sobre o comportamento do genótipo em 
distintos ambientes, como o local e época de semeadura. O presente estudo teve 
como objetivos estimar os parâmetros genéticos e obter correlações fenotípicas e 
genotípicas entre caracteres agronômicos de soja em duas épocas de 
semeaduras para seleção de progênies segregantes oriundas de populações de 
retrocruzamentos. O experimento foi realizado em campo na área experimental do 
Programa de Melhoramento de Soja da Universidade Federal de Uberlândia 
(UFU), no município de Uberlândia – MG, na safra 2019/2020. Foram avaliados 
104 progênies RCF3 provenientes do Programa de Melhoramento de Soja-UFU e 
as cultivares UFUS 6901, TMG 801 e BRSGO 7560. O delineamento foi o de 
blocos completos casualizados com três repetições. Os seguintes caracteres 
agronômicos foram avaliados: número de dias para o florescimento e para 
maturidade, altura da planta na maturidade, número de nós na haste principal na 
maturidade, número de nós produtivo, número de vagens por planta, produção de 
grãos por planta, produtividade de grãos. Os dados foram submetidos a análise 
de variância, as médias agrupadas pelo teste Scott-Knott,  estimaram-se as 
correlações fenotípicas e genotípicas entre caracteres e selecionaram-se 
progênies superiores de soja. Foi constatado a existência de variância genética 
ao nível de 1% de probabilidade pelo teste F, para todos os caracteres avaliados. 
Os parâmetros herdabilidade, a razão entre os coeficientes de variação genética e 
ambiental sugeriram condições favoráveis a seleção de progênies para todos os 
caracteres nas duas épocas de semeaduras. Obteve-se herdabilidade entre 
39,08%  PGP) e 92,76% (NDM) na semeadura de novembro, já na semeadura de 
dezembro variou de 55,83% (PROD) e 93,10% (NDM). A razão CVg/CVe 
indicaram condições favoráveis a seleção para NDF, NDM, APM, NNM e NN. Foi 
constatado a existência de correlações entre os caracteres com predominância de 
causas genéticas, sugerindo também o estudo de seleção indireta nas progênies 
avaliadas. Além disso, observou-se relação negativa de elevada magnitude entre 
os caracteres direcionados ao ciclo e produtividade indicando a seleção para 
redução ao número de dias para o florescimento, dias para maturidade e maior 
produtividade de grãos. Pelo método de Mulamba e Mock (1978), constatou-se 
menor ganho para seleção de progênies para redução do ciclo vegetativo e de 
desenvolvimento completo. Contudo pelo método de índice da distância genótipo-
ideótipo obteve-se maior equilíbrio para ganho de seleção quando considerado 
todos os caracteres agronômicos estudados, sendo possível a seleção de 25 
progênies superiores. Identificarem-se as progênies superiores de soja  UFUS 3, 
UFUS 5, UFUS 19, UFUS 30, UFUS 45 e UFUS 97, a quais foram selecionadas 
como superiores em relação as demais para os caracteres redução de ciclo e 
produtividade de grãos..  
 
Palavras-chaves: Glycine max., Melhoramento, Estratégias de Seleção. 
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ABSTRACT 
 
Plant breeding programs aim to select genotypes with superior performance, with 
high productive potential, resistance to biotic and abiotic stresses. The productive 
potential of a progeny is influenced by the genetic constitution and its interaction 
with the environment, thus, it is important to obtain information about the behavior 
of this cultivar in different environments, such as location and sowing times. The 
present study aimed to estimate the genetic parameters and obtain phenotypic 
and genotypic correlations between soybean agronomic traits at different sowing 
dates for selection of segregating progenies from backcrosses The experiment 
was carried out in the field in the experimental area of the UFU Soybean Breeding 
Program, in the municipality of Uberlândia - MG, in the 2019/2020 season. One 
hundred and four RCF3 progenies from the Soybean Breeding Program - UFU 
were evaluated and the cultivars UFUS 6901, TMG 801 and BRSGO 7560 as 
controls. The design was a complete randomized block with three replications. The 
following agronomic characters were evaluated: number of days to flowering and 
to maturity, plant height at maturity, number of nodes on the main stem at maturity, 
number of productive nodes, number of pods per plant, grain production per plant, 
grain yield. The data were subjected to analysis of variance, means were grouped 
by the Scott-Knott test, phenotypic and genotypic correlations between traits were 
estimated and superior soybean progenies were selected. The existence of 
genetic variance at the level of 1% of probability was verified by the F test, for all 
the evaluated characters. The heritability parameters, the ratio between the 
genetic and environmental variation coefficients suggested favorable conditions for 
progeny selection for all characters in the different sowing times evaluated. 
Heritability was obtained between 39.08% PGP) and 92.76% (NDM) in November 
sowing, while in December sowing ranged from 55.83% (PROD) to 93.10% 
(NDM). The CVg/CVe ratio indicated favorable conditions for selection for NDF, 
NDM, APM, NNM and NN. It was verified the existence of correlations between 
the characters with a predominance of genetic causes, also suggesting the study 
of indirect selection in the evaluated progenies. In addition, a high magnitude 
negative relationship was observed between the traits directed to the cycle and 
productivity, indicating selection to reduce the number of days to flowering, days to 
maturity and greater grain yield. By the method of Mulamba and Mock (1978), it 
was verified smaller gain for the selection of progenies for reduction of the 
vegetative cycle and of complete development. However, using the genotype-
ideotype distance index method, a greater balance was obtained for selection gain 
when considering all the agronomic characters studied, making it possible to 
select 25 superior progenies. To identify the superior progenies of soybean UFUS 
3, UFUS 5, UFUS 19, UFUS 30, UFUS 45 and UFUS 97, which were selected as 
superior in relation to the others for the characters cycle reduction and grain yield.  
 
Keywords: Glycine max., Breeding, Selection Strategies. 
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1- INTRODUÇÃO 
 

 A soja (Glycine max [L] Merrill.) é uma das oleaginosas cultivadas de ampla 

importância global, sendo a quarta cultura mais produzida mundialmente 

(GESTEIRA et al., 2018). O amplo interesse pela cultura pode ser parcialmente 

explicada pelo fato do grão ser rico em nutrientes, com aproximadamente 40 % de 

proteína e 20% de óleo.  

 O Brasil na safra 2020/2021 produziu 135,9 milhões de toneladas de grãos 

de soja, em 38,5 milhões de hectares, com uma produtividade média de 3.528 kg 

ha-1 (Companhia Nacional de Abastecimento - CONAB, 2021). Tornando-se o 

maior produtor mundial de soja nesta safra, ultrapassando os Estados Unidos das 

Américas, sendo o complexo soja o principal setor exportador do agronegócio 

brasileiro com mais de US$23 bilhões (Instituto de Economia Agrícola, IEA, 2021). 

 O melhoramento genético da soja visando a criação de novas cultivares é 

responsável pelo aumento da produtividade de grãos pela seleção de diferentes 

genótipos, com combinações que incorpore características agronômicas, que 

além da produtividade, sejam adaptadas a condições ambientais diversas do 

território brasileiro (SWARUP et al., 2020; COSTA et al., 2018). 

 Em busca de desenvolver novas cultivares de soja algumas etapas são 

realizadas. Primeiramente ocorre por meio da hibridação artificial entre os 

genitores de soja contrastantes para gerar uma população segregante, que 

atendam os objetivos dos programas de melhoramento (SOUZA et al., 2016; 

FRIEDRICHS, BURTON, BROWNIE, 2016). A população segregante pode ter 

origem de cruzamentos biparentais ou retrocruzamentos, duplos, triplos ou 

complexos (BORÉM; MIRANDA, 2013; MATSUO et al., 2015). Sendo essas 

populações conduzidas por várias gerações até atingir um grau de homozigose 

genética (DUHNEN et al., 2017). Em seguida, as progênies formadas já em 

etapas mais avançadas, são selecionadas para formação de linhagens com 

características agronômicas desejáveis. Avaliações, dessas linhagens, em vários 

ambientes são necessários para melhor avaliação e estimar os parâmetros 

genéticos permitindo maior sucesso na seleção (ASHWORTH et al., 2020).  

 As estimativas de parâmetros genéticos são úteis na seleção de genótipos, 

que em gerações iniciais permitem direcionar o processo de seleção das 
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progênies mais promissoras, e ainda, escolher genitores com maior probabilidade 

de gerar recombinantes livres de interações indesejáveis (SANTOS, et al., 2019).  

 Na busca de selecionar os melhores genótipos, o melhoramento para um 

caráter principal deve ser mantido ou acentuar a expressão de outros caracteres 

simultaneamente. Entretanto, a seleção direta de caracteres de herança 

quantitativa, que são influenciados pelo ambiente e estão inter-relacionados, 

podem produzir variações desfavoráveis em outros caracteres (BIZARI et al., 

2017). 

 O ambiente pode prejudicar a eficiência de seleção de genótipos 

superiores, logo, o desenvolvimento de uma nova cultivar. Assim, o estudo da 

interação de genótipos por ambientes pode ser entendido como o comportamento 

diferenciado do genótipo em relação as variações ambientais (REZENDE et al., 

2020), (VERMA et al., 2020). Logo, um dos mais exigentes fatores no progresso 

do melhoramento de plantas é compreender perfeitamente a interação entre os 

genótipos por ambientes (ABATE, 2020; ELIAS, et al., 2016).  

Para aumentar as chances de sucesso do programa de melhoramento, os 

melhoristas empregam os índices de seleção, que permite realizar a seleção 

simultânea de um conjunto de caracteres de importância agronômica. A teoria dos 

índices de seleção permite os múltiplos atributos contidos nas populações 

experimentais, possibilitando a obtenção de genótipos mais produtivos e 

adaptados pela seleção considerando um conjunto de variáveis de interesse 

econômico (SOUZA et al., 2019; TEIXEIRA et al., 2017). 

 Portanto, a realização de ensaios de progênies e linhagens são 

necessários serem avaliados em vários ambientes (combinação local/ano; 

temperatura ambiente; quantidade e distribuição de precipitação) para obter 

estimativas mais confiáveis dos diferentes genótipos em regiões alvos de cultivo 

(ASHWORTH et al., 2020).  
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2- REVISÃO DA LITERATURA 
 

2.1- Origem e expansão da soja  
 

 A soja (Glycine max [L] Merrill.) tem sua origem no leste da Ásia, localizada 

no nordeste da China, conhecida como região da Manchúria. A cultura da soja é 

considerada uma das mais antigas, sendo que a primeira referência a soja consta 

do herbário PEN TS’AO KANG MU, escrito em 2838 a.C. Já nesta época foi 

descrita como um entre “os cinco grãos sagrados” para os chineses, junto com o 

arroz, o trigo, o milheto e a cevada, por serem de importância na estabilidade da 

civilização chinesa (CÂMARA, 2015). 

 A cultura da soja só foi levada para o ocidente no final do século XV e 

início do XVI. Durante dois milênios permaneceu no oriente, fato atribuído a 

inexistência de intercâmbio entre as civilizações ocidentais. Com o ganho de 

importância econômica e comércio a soja cultivada expandiu para outras regiões 

ao sul da China, sudeste da Ásia e Japão (BEZERRA et al., 2015). 

 A leguminosa chegou na Europa em 1712 e foi cultivada na Inglaterra em 

1790. Nas Américas, foi relatada pela primeira vez em 1804, nos Estados Unidos 

da América, na região da Pensilvânia, sendo considerada com potencial para 

planta forrageira e produtora de grãos. Em 1880, após vários experimentos teve 

seu potencial reconhecido e indicado para cultivo. Somente em 1930, a cultura 

teve expansão na produção de grãos, esse crescimento rápido ocorreu 

provavelmente por dois fatores: pela qualidade como alimento e principalmente 

pela possibilidade de colheita mecanizada (LANGTHALER, 2020).  

 A introdução da soja no Brasil é relatada em 1882, na Bahia, utilizando 

cultivares oriundos dos Estados Unidos, porém, não tiveram boa adaptação em 

latitudes em torno de 12o Sul . Em 1981, no estado de São Paulo, com latitudes 

em torno de 22o Sul, foram introduzidas novas cultivares que apresentaram 

melhores desempenho. A leguminosa foi introduzida ao Rio Grande do Sul, em 

1914, e demonstrou melhor desempenho devido as condições edafoclimáticas 

semelhantes ao Sul dos Estados Unidos, principalmente o fotoperíodo (BEZERRA 

et al., 2015). 
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 A partir da década de 1960, toda a região do Rio Grande do Sul já cultivava 

a soja. A sojicultora expandiu no Cerrado Brasileiro, ocupando regiões do 

sudeste, norte e nordeste. Esse progresso esta associado à disponibilidade de 

tecnologias do setor produtivo, e principalmente aos avanços dos programas de 

melhoramento genético que permitem a seleção de cultivares com alta 

produtividade, resistência a doenças e adaptadas a diferentes climas (SILVA et 

al., 2017).  

2.2- Importância econômica da Soja  
 

 A soja é uma das culturas mais importantes no mundo, embora não seja 

considerada como alimento básico, como, o trigo, arroz, milho e aveia. O grão de 

soja é rico em lipídeos e proteínas, em torno de 20% e 40%, respectivamente 

(SILVA et al., 2017). Essas características a tornam uma matéria-prima 

importante para o desenvolvimento da cultura e crescimento de um complexo 

industrial. A planta da soja permitem o seu emprego, como adubo verde e 

forrageira para alimentação animal (silagem, farelo, entre outros). E os 

subprodutos oriundos do processamento dos grãos são utilizados na alimentação 

humana (biscoitos , alimentos dietéticos, óleo, margarina, panificação, molhos, 

etc.); usos industriais(tintas, inseticidas, tecidos, sabões, cosméticos, adesivos, 

etc.); nutrição animal, entre outros, além de usos potencias (plásticos 

biodegradáveis, hidrogéis concreto anti-congelante, entre outros) (CÂMARA, 

2015). 

 O agronegócio brasileiro é responsável por mais de um terço do Produto 

Interno Bruto (PIB), no qual arrecadou US$41,20 bilhões nos primeiros 5 meses 

de 2020 com vendas externas (BRASIL, 2021). O complexo soja (formado pelo 

grão, farelo e óleo) é o principal setor exportador do agronegócio brasileiro, 

somando mais de US$23 bilhões, com participação de 47,4% do volume total 

exportado pelo segmento. A soja em grãos é o principal produto do complexo, 

responsável por 85,3% do valor exportado pelo setor até o momento (Instituto de 

Economia Agrícola, IEA, 2021). 

 De acordo com dados divulgados pela Companhia Nacional de 

Abastecimento (CONAB) na safra 2020/2021 a estimativa da produção nacional 
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será de 135,9 milhões de toneladas de grãos em 38,5 milhões de hectares. Essa 

safra teve um aumento de 4,4% na produção e um acréscimo de 4,2% na área 

cultivada em relação a safra de 2019/2020. Isso permitiu o Brasil a continuar 

como o maior produtor de soja, ultrapassando os Estados Unidos, que têm uma 

produção estimada de 122,5 milhões de toneladas nessa safra com produtividade 

de 3,38 kg ha-1 (USDA, 2021). 

 O estado do Mato Grosso, principal produtor de soja,  apresentou produção 

de 35,9 mil toneladas, com produtividade de 3,5 kg ha-1 na safra de 2020/2021. 

Completam a lista dos principais produtores da safra atual os estados do Rio 

Grande do Sul (20,2 mil toneladas), do Paraná (19,9 mil toneladas) e Goiás (13,7 

mil toneladas) (EMBRAPA, 2021). 

 O estado de Minas Gerais produziu cerca de 7.022 mil toneladas na safra 

de 2020/2021. Embora o estado tenha uma redução na produtividade em 1,3% e 

houve um incremento na produção de 13,8%, o estado ocupa apenas a sexta 

colocação entre os principais produtores de soja (CONAB, 2021). 

 

2.3- Melhoramento genético da soja 
 

 O melhoramento genético da soja visa à busca de novas cultivares que 

sejam mais produtivas e adaptadas para diversas condições ambientais (SILVA et 

al, 2017). Os programas de melhoramento tem disponibilizado cultivares com alta 

produtividade de grãos, resistentes a déficit hídrico, tolerantes às altas 

temperaturas, solos ácidos, além de doenças e pragas (SOARES et al., 2015, 

SWARUP et al., 2020), o que tem permitido a expansão da soja nas diversas 

condições brasileiras.  

 Entre os principais objetivos no melhoramento de soja, destaca-se o 

incremento na produtividade de grãos (NOGUEIRA; SEDIYAMA; GOMES, 2015) 

e para atingí-lo faz-se necessário gerar populações segregantes, com 

variabilidade genética e potencial para seleção de progênies superiores quanto 

aos caracteres agronômicos e resistências às doenças. 

 Pesquisas com soja têm apontado que a base genética brasileira da soja é 

estreita, gerando riscos principalmente a susceptibilidade às doenças 
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(WYSMIERSKI; VELLO, 2013; VILLELA et al., 2014). Entretanto, observou-se no 

Brasil que a diversidade genética permanece constante nos últimos 40 anos de 

melhoramento, tendo ainda variabilidade genética que permitem o 

desenvolvimento de novas cultivares pelos programas de melhoramento genético 

de soja (NOGUEIRA; SEDIYAMA; GOMES, 2015; ODA et al., 2015). 

 Uma das etapas mais importante para o processo de melhoramento 

genético da soja é a escolha dos parentais, que sejam genótipos com as 

características agronômicas de interesse a serem recombinadas. Após, pode ser 

realizadas hibridações artificiais entre parentais geneticamente distintos, o que irá 

permitir maiores chances no ganho de seleção. Com os cruzamentos são 

formadas populações com variabilidade genética (VIANNA et al., 2019).  

 As populações segregantes são submetidas a sucessivas gerações de 

autofecundação buscando restaurar a homozigose. Vários estratégias são 

conduzidas para o avanço de população segregante para a obtenção de 

progênies relativamente homozigóticas, como: método genealógico, método 

descendente de uma única semente (Single Seed, Descendent - SSD), método 

descendentes de uma única vagem (Single PodDescendent - SPD, testes de 

geração precoce e retrocruzamento (SEDIYAMA; SILVA; BORÉM, 2015). 

 Nas populações em gerações mais avançadas, as mesmas são 

submetidas a testes de progênie e de linhagens que são avaliadas e selecionadas 

plantas com potencial genotípico para as características de interesse (DINIZ, et 

al., 2014). Entre essas características observa-se uniformidade do ciclo, tipo de 

crescimento, porte, produtividade, resistências às doenças, ao acamamento e à 

deiscência das vagens (SEDIYAMA; TEXEIRA; REIS, 2013). Com os resultados 

obtidos, e mantendo a estabilidade dos caracteres é possível o lançamento de 

novas cultivares indicadas para regiões específicas (CASTRO, et al., 2015; 

MATSUO et al. 2015). 

 

2.4 – Parâmetros genético em soja 
 

 Os parâmetros genéticos são importantes para os melhoristas pois sua 

interpretação permite auxiliar na otimização do processo de seleção de genótipos 
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superiores e definir adequadamente as estratégias de seleção (SILVA et al., 

2017). Estes, podem ser estimados em gerações iniciais, como populações 

segregantes, e finais, na seleção de linhagens, no programa de melhoramento 

(RAMALHO; BRUZI; TEIXEIRA, 2017). 

 Em gerações segregantes as estimativas de parâmetros genéticos 

essenciais, como a herdabilidade, estimativas do número de genes, a capacidade 

geral e especifica de combinação, a heterose, as variâncias: aditiva, de 

dominância, sobredominância e epistasia (FALCONER, MACKAY, 1996). Dessa 

forma, a utilização das variâncias fornecem informações úteis para o melhorista, 

permitindo a estimativa da herdabilidade, além de permitir estimar interações 

entre os coeficientes de variância genética por coeficiente de variância ambiental 

(RAMALHO; BRUZI; TEXEIRA, 2017).  

 A variância genética pode ser estimada por meio de dados fenotípicos 

observados, e em plantas autógamas, como a soja, é possível o melhorista 

predizer o que ocorre na estrutura genética da população segregante em qualquer 

geração de endogamia. Permitindo a predição de ganhos e seleção dos genótipos 

das populações em relação aos caracteres de interesse (RAMALHO; BRUZI; 

TEIXEIRA, 2017). 

 

2.4.1 – Herdabilidade  
 

 A herdabilidade (h2) é um dos parâmetros genéticos mais úteis para os 

melhoristas, pois permite predizer o ganho de seleção. De acordo com Falconer e 

Mackay (1996) a herdabilidade refere-se à razão da variância genética pela 

variância fenotípica, isto é, é a proporção da variação total que é atribuída ao 

efeito médio dos genes. 

 A estimativa da herdabilidade varia entre valores de zero a um. Se o valor 

for igual a um, o fenótipo é determinado pelo genótipo, sem influência do 

ambiente, e se igual a zero, a variação entre os indivíduos é exclusivamente de 

natureza ambiental (SANTOS et al., 2018). Quanto maior a herdabilidade do 

caráter de interesse maior será a possibilidade de sucesso na seleção 

(JANDONG; UGURU; OKECHUKMU, 2020). 
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 A herdabilidade pode ser estimada no sentido amplo que é constituída pela 

a razão entre a variância genotípica pela variância fenotípica, e no sentido restrito 

sendo definida como a razão entre a variância genética aditiva pela variância 

fenotípica, que pode ser transmitida para as próximas gerações (BORÉM; 

MIRANDA, 2013; FALCONER; MACKAY, 1996). A herdabilidade pode ser afetada 

pelo tipo de características agronômicas analisadas, pelo método de estimação, a 

diversidade na população, o nível de endogamia, o tamanho da amostra 

observada, o número de ambientes, o método experimental considerado e a 

precisão na condução do experimento e coleta dos dados  (BORÉM; MIRANDA, 

2013).  

 Azevedo et al. (2021), estimaram parâmetros genéticos em 2 populações 

de progênies F3:4 e F4:5 nos anos agrícolas 2015/2016 e 2016/2017, 

respectivamente. Nesse trabalho foram estimados os parâmetros genéticos: 

variância genética, variância fenotípica, herdabilidade e acurácia de seleção. Foi 

observado alta variância genotípica nas populações, para os caracteres 

rendimento de grãos por planta, número de vagens por planta, numero de ramos 

e valor agronômico. Além disso, encontraram  variação de herdabilidade 0,56 a 

0,75 para ambas populações para o caráter rendimento de grãos.  

 Santos et al. (2018) estimaram parâmetros genéticos em caracteres de 

interesse agronômico em populações F2 de soja e seus genitores com presença e 

ausência de lipoxigenase no Distrito Federal. Foram avaliados o número de dias 

para maturação (NDM), altura das plantas (AP), altura da inserção da primeira 

vagem (AIV), número de vagens por planta (NVP) e rendimento de grãos por 

planta (RG). Os pesquisadores observaram altos valores de herdabilidade, 

variando de 95% à 68%, nas populações F2 de soja com período juvenil longo e 

ausência de lipoxigenase, mostrando elevada probabilidade de ganhos por 

seleção. 

 O coeficiente de variação genética (CVg) é outro parâmetro importante, 

que auxilia no processo de ganho por seleção, pois permite inferir sobre a 

magnitude da variabilidade genética que uma população apresenta para cada 

caráter de interesse (SANTOS, et al., 2020). O coeficiente de variação ambiental/ 

experimental (CVe) é o parâmetro que indica a magnitude da precisão 

experimental em experimentos, quanto menor o CVe, menor a variação ambiental 
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e uma maior homogeneidade dos dados coletados (NETO et al., 2018; PERES et 

al., 2020). 

 A razão CVg/CVe é uma indicação do grau de eficiência seletiva das 

progênies para cada caráter. Um caráter é considerada favorável para seleção 

quando essa razão for maior ou igual a unidade, indicando que a variância 

genética é a maior responsável pelas diferenças entre progênies. (SANTOS et al., 

2018).   

  Santos et al. (2019) avaliaram parâmetros genéticos e agronômicos em 

progênies F2 de soja. Concluíram que a seleção por número de dias para 

maturação e altura da planta na maturação é eficiente na população quando 

avaliados a herdabilidade e a razão CVg/CVe.  

 Vianna et al. (2019) avaliaram 20 linhagens de soja no município de 

Uberlândia – MG e estimaram os coeficientes de variância genético e ambiental 

entre 12 caracteres de interesse agronômicos. E observaram que a razão 

CVg/CVe apresentaram os resultados entre 0,56 e 1,82 para número de nós 

produtivos no ramo central e para o número de dias para maturidade, 

respectivamente, sendo observado caracteres favoráveis para a seleção. A 

estimativa da razão CVg/CVe são uteis para o melhoramento uma vez que, indica 

as chances de sucesso no processo de seleção.  

 

2.4.1- Correlações entre caracteres 
 

 Os programas de melhoramento buscam selecionar genótipos superiores 

para desenvolver cultivares superiores às existentes no mercado agrícola. 

Contudo, grande parte dos caracteres de interesse estão relacionados a herança 

quantitativa, quando são controlados por muitos genes (NOGUEIRA et al., 2012). 

Um grande desafio encontrado entre os melhoristas é a seleção simultânea de 

vários caracteres, devido à existência de correlações entre os mesmos, que 

podem ter uma correlação benéfica ou não aos objetivos do melhoramento 

(RAMALHO et al., 2012). Assim, conhecer as correlações entre caracteres são 

importantes, principalmente, em casos que a seleção de um caráter é difícil, 

devido a baixa herdabilidade ou problemas de mensuração. Portanto, fazer-se do 
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uso de seleção indireta por outro caráter que apresente alta herdabilidade, logo, 

grande correlação é uma ferramenta no melhoramento de plantas (CRUZ; 

REGAZZI; CARNEIRO, 2012). 

 A correlação é um parâmetro estatístico que mede a intensidade de 

associação linear entre duas variáveis, ou uma medida do grau de variação 

conjunta, podendo ser positiva ou negativa. O entendimento dessas correlações 

entre caracteres é de imensa importância, uma vez, que permite o melhorista o 

conhecimento das modificações que ocorre em um caráter quando se realiza a 

seleção em outro caráter a ele correlacionado (RAMALHO et al., 2012). 

 As correlações que podem ser estimadas entre caracteres são: fenotípicas, 

genotípicas e ambientais. A correlação fenotípica é estimada a partir de dados 

coletados da avaliação de expressão visível de um caráter, que tem como causas 

os efeitos genético e ambiental. A correlação genética é determinada inteiramente 

pelo genótipo, sem influencia do ambiente. A correlação genética apresentam 

duas causas, a principal é a pleiotropia (fenômeno no qual um único gene controla 

diversos caracteres) e a transitória é a ligação gênica (quando dois ou mais genes 

interagem entre si para definir um único caráter), o que ocorre principalmente em 

populações com origem de cruzamentos com pais contrastante (NETO et al., 

2018).  

 Quando os genótipos são submetidos às mesmas influencias ambientais 

torna-se possível determinar também a correlação ambiental entre caracteres. Se 

a correlação ambiental for negativa indica que o ambiente favorece um caráter em 

detrimento ao outro, e quando for positiva indica que os caracteres são 

favorecidos ou prejudicados pelas mesmas alterações ambientais (FALCONER; 

MACKAY, 1996).  

 Na interpretação das correlações leva-se em consideração a sua 

magnitude, sinal, e a significância. Os coeficientes de correlação são 

adimensionais, não sendo maior que uma unidade, variando entre -1 e 1, sendo o 

valor zero indicação de total ausência de relação linear. Quando as correlações 

são positivas indicam que os caracteres variam na mesma direção, e quando são 

negativas refletem caracteres inversamente correlacionados (CRUZ; REGAZZI; 

CARNEIRO, 2012).  
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 Leite et al. (2015) estimaram parâmetros genéticos e obteve correlações 

em caracteres agronômicos em genótipos de soja tardio. Este autores relataram 

correlações genotípicas positivas, no qual o caráter altura da planta na 

maturidade estava correlacionado positivamente com a altura da inserção da 

primeira vagem, e o caráter no número de nós correlacionado com a 

produtividade de grãos. 

 Santos et al. (2018) estimaram parâmetros genéticos em progênie de soja 

em busca de genótipos com ausência das enzimas de lipoxigenase, e que 

tivessem período juvenil longo e com potencial para cultivo em regiões de baixa 

latitude no Cerrado brasileiro. 

 Leite et al. (2016) estimaram os coeficientes de correlações fenotípicas, 

genotípicas e ambiental entre 6 caracteres de interesse agronômico. Concluíram 

que os caracteres número de vagens e número de nós possuem alta correlação 

genotípica e fenotípica positivas com produtividade de grãos. Tais caracteres são 

associados ao potencial produtivo de grão de um genótipo, o que foi observado 

pelos pesquisadores. Também foi notado que existe uma correlação ambiental 

positiva e significativa para os caracteres altura da planta na maturidade e 

produção de grãos, sento o fator ambiental superior as correlação fenotípica, 

indicando que a expressão do fenótipo é influenciada pelo ambiente.   

 Santos et al. (2018) estimaram parâmetros genéticos e calculou 

correlações fenotípicas entre caracteres agronômicos e variabilidade genética em 

progênies F2 de soja formadas por cruzamentos biparentais e seus genitores, 

com o objetivo de seleção para ciclo, produtividade e altura de planta. Foi 

observado correlações significativas entre os 5 caracteres avaliados e que o ciclo 

da cultura teve efeito na expressão da altura da planta e altura da primeira vagem, 

assim como plantas com maior número de vagens foram as mais produtivas. 

Logo, permitiu a seleção indireta para obtenção de genótipos desejáveis.   

 Vianna et al. (2019) estimaram os parâmetros genéticos e correlações 

entre caracteres para selecionar linhagens de soja com o objetivo de aumentar a 

produtividade de grãos e buscar melhorar características agronômicas. Sendo 

assim, os pesquisadores observaram uma forte correlação entre rendimento de 

grãos e o número de vagens com 3 grãos, o que pode ser um indicativo para 

seleção indireta para genótipos superiores. 
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2.5- Interação genótipos por ambientes 
 

 Os programas de melhoramento de plantas objetivam o desenvolvimento 

de cultivares superiores, que tenha alta produtividade econômica. Contudo um 

dos principais desafios que os melhoristas enfrentam é a respostas dos genótipos 

em relação aos diferentes ambientes, tornando esse objetivo difícil de se obter na 

prática (ELIAS et al., 2016; ABATE, 2020).   

 A interação genótipos por ambientes (GxA) é o comportamento diferencial 

dos genótipos em relação às alterações ambientais, o que leva a desempenhos 

inconsistentes dos genótipos (REZENDE et al., 2020) e limita a eficiência da 

seleção dos genótipos superiores (VERMA et al., 2020). O ambiente é composto 

por todos os fatores que interferem no desenvolvimento da planta que não é 

proveniente de fatores genéticos (BORÉM; MIRANDA, 2013). Podem ser 

consideradas as condições edafoclimáticas, como o relevo, temperatura, clima, 

tipo de solo que afetam na época de semeadura, o ano agrícola, local da 

semeadura, fatores que impactam no crescimento das plantas (SILVA; 

SEDIYAMA; BORÉM, 2015). 

 Silva, Carvalho e Dallacort (2019) ao avaliarem o desempenho produtivo e 

caracteres vegetativos de 6 cultivares de soja em 4 épocas diferentes de 

semeadura na safra 2012/2013 e em dois ambientes diferentes no Estado de 

Mato Grosso. Foi observado que com o atraso na época de semeadura ocorreu 

redução no número de dias para o florescimento e ciclo vegetativo das cultivares, 

provocando redução na produtividade de grãos. E déficit hídrico na fase 

vegetativa da cultura ocasionou diminuição na altura da planta e altura da 

inserção da primeira vagem. 

 Mattos et al. (2020) avaliaram a influencia de semeadura em diferentes 

momentos nos caracteres agronômicos de 12 cultivares de soja. Foram avaliados 

4 períodos de semeaduras (22/10/16; 5/11/16; 22/12/16 e 5/01/2017) no município 

de Uberlândia, Minas Gerais. Foi observado que as semeaduras de outubro e 

novembro foram as que obtiveram maior produtividade, com maior número de 

vagens e maior altura da planta na maturidade. E as semeaduras mais tardias 

(dezembro e janeiro) apresentaram menor rendimento de grãos. Resultados 

similares foram observados neste estudo. 
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 Ramalho, Bruzi e Teixieira (2017) observam que a natureza da interação 

está relacionada a fatores fisiológicos, é, ou, bioquímico inerentes de uma cultivar. 

Quando relacionado ao fator genético, a interação ocorre quando existe a 

contribuição dos alelos dos vários genes que controlam o caráter, ou quando a 

expressão dos genes divergem nos diferentes ambientes.  

 O sucesso na seleção de progênies é influenciado de forma significativa 

pela interação genótipos por ambientes, assim como a estimativa de variância 

genética e do ganho de seleção (RAMALHO et al., 2012; RIBEIRO et al., 2016). A 

interação pode ser caracterizada como simples ou complexa. Será simples 

quando os genótipos apresentem a mesma resposta em diferentes ambientes e 

será complexa quando a classificação não esta correlacionada e os genótipos 

possuem resposta distintas a ambientes diferentes (PELÚZIO et al., 2010; CRUZ; 

REGAZZI; CARNEIRO, 2014).  

 Devido as diferentes condições endafoclimáticas em que são cultivadas a 

soja no Brasil, torna-se de extrema importância o entendimento da interação 

genótipos por ambientes na manifestação fenotípica. Esse fato dificulta a seleção 

de um genótipo, assim como, a recomendação de uma cultivar, porque o genótipo 

adaptado para uma condição de crescimento pode não ter boa performance em 

outras condições ambientais (OLIVEIRA et al., 2018). Logo, os programas de 

melhoramento genético devem considerar, e estimar a interação tanto no 

momento de seleção de progênies como na recomendação de novas cultivares 

comerciais para determinadas regiões (RAMALHO; BRUZI; TEIXEIRA, 2017; 

CAPONE, et al., 2018).   

 Bianchi et al. (2019) objetivaram avaliar o impacto da interação G x E na 

identificação de progênies de soja geneticamente superior. Para isso, progênies 

F3:4 foram avaliadas em dois ambientes diferentes no Estado de Minas Gerais 

(MG), na safra 2016/2017. E progênies F3:5 foram avaliadas na safra 2017/2018 

em 3 localidades diferentes em MG. Para as avaliações foram considerados os 

caracteres agronômicos: rendimento de grãos, altura da planta, dias para 

maturação, altura da primeira vagem. Estes pesquisadores identificaram que a 

maioria da variação foi devido à interação complexa, que indica a existência de 

comportamento distinto das progênies frente às variações ambientais, dificultando 

a seleção. Com esses resultados, pode-se inferir que a interação G X A pode 
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influenciar nas estimativas dos parâmetros genotípicos e fenotípicos na soja e a 

importância da herdabilidade alcançada como uma ferramenta para o estudo da 

interação G X A.  

  

 

3- OBJETIVOS  
 

3.1- Geral 
  Estimar parâmetros genéticos e definir estratégias de seleção em 

genótipos de soja em programa de melhoramento genético.  

 

3.2- Específicos 
 Determinar as herdabilidades e correlações fenotípicas, genotípicas para 

caracteres agronômicos de soja em duas épocas de semeadura. 

 Avaliar o desempenho agronômico de progênies de soja em duas épocas 

de semeaduras para fins de seleção. 

 Analisar diferentes estratégias de seleção de progênies de soja para obter 

maiores êxitos em programa de melhoramento de soja.  

  

 

4- MATERIAL E MÉTODOS 
 
 O experimento foi conduzido no ano agrícola 2019/2020, na fazenda 

experimental Capim Branco, da Universidade Federal de Uberlândia (UFU), no 

município de Uberlândia, Minas Gerais, com as coordenadas geográficas: latitude 

18º 53’19’’S, longitude 48º 20’57’’W e altitude de 872 m, na área experimental do 

Programa de Melhoramento de Soja UFU. Os dados meteorológicos, precipitação 

e temperatura durante a condução do experimento estão representados na 

Figura1. 
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FIGURA 1: Temperatura média e precipitação nos meses de novembro 2019 a 

maio de 2020 em Uberlândia, MG. Fonte: Laboratório de Climatologia e 

Meteorologia Ambiental (LATEC). 

 Foram realizados dois experimentos, em duas épocas de semeadura: 22 

de novembro e 14 de dezembro de 2019. Os tratamentos foram constituídos de 

104 progênies de soja em geração RCF3, provenientes do Programa de 

Melhoramento Genético de Soja (UFU) e três cultivares convencionais UFUS 

6901, TMG 801 e BRSGO 7560. As progênies F1 foram provenientes de 

cruzamentos entre UFUS 6901 x TMG 801 e UFUS 6901 x BRSGO 7560. As 

progênies RCF3 são resultados de retrocruzamentos entres as progênies (F1) 

com as cultivares genitoras, cujos descendentes foram semeados para obtenção 

das progênies segregantes.  

 Os experimentos foram instalados em delineamento de blocos 

casualizados com três repetições. Cada parcela experimental foi constituída por 

uma linha de 1,5 m de comprimento e espaçadas em 0,5m. Foram semeadas 30 

sementes por linha.  

 O experimento foi instalado no campo, no qual teve o solo preparado com 

uma aração e duas gradagens. Foi realizado a adubação manual, diretamente 

nos sulcos de semeaduras, incorporando no solo 300 kg ha-1 com a formulação 

NPK 04-20-20. As sementes foram tratadas previamente com fungicidas 
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Carbendazim e Tiram, e inoculação com Bradyhizobium japonicum. A semeadura 

foi realizada de forma manual. 

 Dois dias após a semeadura foi realizado o controle de plantas daninhas 

com herbicida pré-emergente, S-Metolacloro, na dose 1,4 L ha-1 e uma aplicação 

pós-emergente, Oxima ciclohexanodiona, 1,0 L ha-1 para ambas épocas de 

semeaduras. O controle de plantas daninhas foi realizado a partir de aplicações 

por meio de aplicador costal manual com capacidade de 20 L de calda. O controle 

seguiu com campinas manuais, sendo realizada duas capinas em cada época de 

semeadura.  

 Nos dias 36 dias e 45 dias após a semeadura foram realizadas aplicações 

de Cobalto (Co) e Molibdênio (Mb) na dosagem recomendada pelo produto 150 

mL ha-1, respectivamente em cada época de semeadura. Nas duas épocas de 

semeaduras, o controle de doenças foram realizadas aplicações em intervalos de 

15 dias, de acordo com a indicação do período de aplicação do produto, utilizando 

produtos com princípios ativos fungicidas - mancozebe, trifloxistrobina, 

protioconazol, e inseticidas - neotnicotinoide, piretroide, acefato, acetamiprido, 

piriproxifem. 

  Para os caracteres agronômicos foram avaliados nos estádios fenológicos 

R1 e R8 (FEHR; CAVINESS, 1977) e após a colheita, identificados pelo início da 

fase reprodutiva, quando ocorre o florescimento, e final do ciclo quando 95% das 

vagens encontram-se na cor prevista para o genótipo. Com exceção da 

produtividade de grãos, os demais foram amostrados 3 plantas ao acaso e 

avaliados. Foram avaliados os seguintes caracteres: 

1. Número de Dias para o Florescimento (NDF): corresponde o número de 

dias entre a data de emergência (VE) e a data em que 50% da parcela 

encontrava-se com pelo menos uma flor aberta na haste principal (R1); 

2. Número de Dias para a Maturidade (NDM): corresponde o número de dias 

entre a data de emergência (VE) e a data em que 50% da parcela 

encontrava-se com 95% das vagens na cor prevista para o genótipo (R8); 

3. Altura da Planta na Maturidade (APM): altura medida em centímetros, com 

auxílio de régua, na haste principal do solo até o último nó visível, na 

maturidade (R8); 
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4. Número de Nós Totais (NNT): obtida pela contagem de todos os nós na 

haste principal a partir do nó cotiledonar na maturidade (R8); 

5. Número de Nós Produtivos (NNP): obtida pela contagem de todos os nós 

que apresentavam ramificações da haste principal (R8); 

6. Número de Vagens Totais (NV): obtida pela contagem do número de 

vagens totais, na planta, posterior à colheita; 

7. Produtividade de grãos (PROD): após a colheita, cada linha foi trilhada e os 

grãos beneficiados, em seguida foi mensurada sua massa, em balança 

digital com quatro casas decimais, e sua umidade, em medidor de umidade 

de grãos.  

 

Para avaliar a existência de variância genética para os caracteres 

quantitativos, foram realizadas analises de variância (ANOVA) conforme o modelo 

abaixo, considerando delineamento de blocos casualizados e os efeitos aleatórios 

(blocos, genótipos e erro) 

 

Yij= µ + Gi + Bj + εij 

 

Em que:  

Yij: valor de cada caráter em uma parcela que compreende o i-ésimo genótipo no 

j-ésimo bloco; 

µ: média geral; 

Gi: efeito do genótipo considerado aleatório i; 

Bj: efeito do bloco considerado aleatório j; 

εij: efeito do erro aleatório. 

 

Por meio do teste de média de Scott Knott aos níveis de 1 e 5 % de 

probabilidade os genótipos foram agrupados. 

 Estimaram-se os seguintes parâmetros genéticos coeficiente de variação 

genotípica e a razão entre o coeficiente de variação genotípica. 
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Em que: 

CVg: Coeficiente de variação genético; 

: Estimativa do desvio padrão genético; 

m: média observada. 

 

Estimou-se a herdabilidade seguindo a equação abaixo: 

 
 

 
 

Em que: 

 

H2: Herdabilidade no sentido amplo; 

: variância genética 

QMT: quadrado médio do genótipo na ANOVA; 

QMR: quadrado médio do resíduo na ANOVA; 

r: número de repetições . 

 

Foram estimadas as correlações fenotípicas e genotípicas seguindo as 

fórmulas seguir: 

 
Em que ; 

: estimador de correlação fenotípica; 

: produto médio entre os genótipos para os caracteres X e Y; 

: quadrado médio de genótipos para o caráter X; 

: quadrado médio de genótipos para o caráter Y. 
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Em que: 

: estimador de correlação genotípica; 

: estimador da covariância genotípica; 

 e : estimador das variâncias genotípicas dos caracteres X e Y, 

respectivamente. 

  

Realizou-se a análise de variância conjunta, adotando-se efeitos fixo para 

genótipos e ambientes, conforme modelo descrito abaixo: 

Yijk = µ + Gi + Aj + GAij + B/Ajk + εijk 

Em que:  

µ: média geral 

Gi: efeito do genótipo i 

Aj: efeito da época de semeadura j (ambiente) 

GAij: efeito da interação genótipo por ambiente 

B/Ajk: efeito do bloco k dentro do ambiente j 

εijk: erro aleatório. 

Realizou-se o estudo da interação G x A, a partir da decomposição em 

parte complexa entre pares de ambientes, conforme descrito por Cruz e Castoldi 

(1991). Assim, a parte complexa foi obtida pela expressão: 

 

 

Sendo Q1 e Q2 correspondentes aos quadrados médios dos genótipos nos 

ambientes 1 e 2, respectivamente, e r a correlação entre as médias dos genótipos 

nos dois ambientes. 

Estimaram-se as correlações fenotípicas e genotípicas entre os pares de 

ambientes (CRUZ et al., 2012). 
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 A partir das medias, visando a seleção de progênies superiores foi 

estabelecido como critério de seleção no sentido de reduzir o período para ciclo 

vegetativo (NDF) e total (NDM) e o incremento para os outros caracteres 

estudados.  

 Para a determinar os ganhos de seleção (GS) adotou-se a proporção de 

20% das melhores progênies, sendo os GS para seleção indireta e direta 

baseados no diferencial de seleção pelas fórmulas a seguir: 

 

 
Em que: 

: ganho de seleção direto no i-ésimo caráter; 

: média das progênies selecionadas para o caráter i; 

: media original da população para o caráter i; 

: herdabilidade do caráter i; 

: diferencial de seleção praticado na população. 

 

 
 

Em que: 

: ganho de seleção indireto no j-ésimo caráter pela ação no i-ésimo caráter; 

: diferencial de seleção indireto obtido em função da média do caráter j nos 

indivíduos selecionados com base no caráter i. 

 Os índices de seleção são obtidos como combinações lineares das 

medidas de diversos caracteres, podendo ser eficientes, pois permite a avaliação 

de todos os dados disponíveis e valorizam atributos considerados de maior 

importância pelo melhorista.  

 O índice baseado em soma de “ranks”- MULAMBA & MOCK (1978) 

consiste na hierarquização dos genótipos em relação a cada um dos caracteres, 

em ordem favorável ao melhoramento. Após classificados, são somadas as 

ordens de cada genótipo, resultando no índice de seleção, como descrito:  

 

I = r1 + r2 + r3 + rn, 
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Em que: 

I: é o valor do índice para determinado indivíduo; 

rj: a classificação (rank) do indivíduo para o caráter j; 

rn: o número de caráter considerados no índice.  

 

 O índice baseado na distancia genótipo-ideótipo, consiste em fixar um valor 

ideal para cada característica, criando um genótipo ideal ou ideótipo. Podem ser 

utilizados, para esse índice, as medidas da distância euclidiana ou de 

Mahalanobis para cálculo das dissimilaridades. Os genótipos que apresentarem 

os menores valores na matriz com relação ao ideótipo são selecionadas (LESSA 

et al., 2017).  

 Para o calculo do índice da distância genótipo-ideótipo, foram utilizados a 

média e os valores de máximo e mínimos de cada caracteres. Sendo 

considerados Xij como a média do valor fenotípico do caráter j e no genótipo i. 

Foram considerados Yij como a média transformada do valor fenotípico, e Cij a 

constante relativa da depreciação da média do genótipo. 

 

 Logo, teve-se: 

Se LIj Xij  LSj, então Yij = Xij; 

Se Xij < LIj, Yij = Xij + VOj – Lij – Cj; 

Se Xij > LSj, Yij = Xij + VOj – LSj + Cj. 

 

Em que, 

LIj: limite inferior a ser apresentado pelo genótipo para o caráter j; 

LSj: limite superior a ser apresentado pelo genótipo para o caráter j; 

VOj: valor ótimo a ser apresentado pelo genótipo. 

 

 Foi considerado que Cj = LSj – LIj. Assim, o valor da constante Cj garantiu 

que qualquer valor de Xij que estivesse próximo do intervalo que era satisfatório 

retornasse em um valor de Yij com magnitude próximo do valor ótimo (VOj). 

Dessa forma, os valores Yij obtidos por transformação foram, padronizados e 

ponderados pelos pesos atribuídos a cada caractere pela a equação a seguir: 
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Em que, 

: desvio-padrão dos valores fenotípicos médios obtidos pela transformação; 

: peso ou valor econômico da característica. 

 

 A fórmula a seguir foi utilizada para calculo do valor ótimo que o genótipo 

representa. 

 

 
 

 A seguir foram estimados os índices com base na distância entre os 

genótipos e o ideótipo (DGI), de acordo com a equação a baixo: 

 
  

As análises genético-estatísticas foram realizadas utilizando o programa 

computacional GENES (CRUZ, 2016). 

 

 

5 - RESULTADOS E DISCUSSÃO 
 

 As estimativas dos parâmetros genéticos é uma das contribuições da 

genética quantitativa, permitindo aos programas de melhoramento genético 

analisar estratégias de seleção e estimativas de ganhos genéticos. Para os 

programas de melhoramento um pré-requisito é a existência de variabilidade 

genética para análise da viabilidade do processo seletivo (SOARES et al., 2020). 

Observou-se a existência de variância genética para todos os caracteres 
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agronômicos avaliados ao nível de 1 % pelo teste de F, nas duas épocas de 

semeadura (Tabela 1).  

 

TABELA 1 - Quadrados médios, coeficiente de variação e parâmetros genéticos 

para os caracteres avaliados em progênies de soja RCF3, avaliados em duas 

épocas de semeaduras, no município de Uberlândia – MG, safra 2019/2020.  

Caracteres Semeadura Novembro 2019/20 
QMG CV(%) h2(%) CVg/CVe 

NDF 47,75** 6,09 91,27 1,87 
NDM 147,85** 3,27 92,76 2,07 
APM 1043,27** 15,36 81,52 1,21 
NNM 26,55** 10,64 87,31 1,51 
NNP 16,78** 14,22 79,50 1,14 
NV 318,31** 28,05 47,09 0,54 

PGP 33,35** 29,17 39,08 0,46 
PROD 4515,34** 22,38 51,45 0,59 

Caracteres Semeadura Dezembro 2019/20 
QMG CV(%) h2(%) CVg/CVe 

NDF 39,95** 8,23 79,48 1,14 
NDM 14,49** 2,90 93,10 2,12 
APM 423,91** 12,56 77,37 1,07 
NNM 14,41** 9,07 83,86 1,32 
NNP 11,10** 11,13 80,06 1,58 
NV 678,62** 26,90 70,77 0,90 

PGP 44,09** 28,41 62,32 0,74 
PROD 3310,61** 24,66 55,83 0,65 

NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 
planta na maturidade; NNM: número de nós na haste principal na maturidade; NNP: número de 
nós na produtivo; NV: número de vagens; PGP: produção de grãos por planta (g); PROD: 
produtividade de grãos (g); QMG: quadrado médio de genótipos; h2: herdabilidade; CV: coeficiente 
de variação; CVg/CVe: razão entre os coeficientes de variação genético e ambiental. **: são 
significativos ao nível de 1% de probabilidade para o teste de F. 
 

 Para obter êxito na seleção é fundamental que os experimentos 

apresentem alta precisão experimental. Em experimentos de campo, podem ser 

classificados como excelente quando inferior a 10%, boa de 10% a 20%, médias 

entre 20 e 30% e ruim quando maior que 30% (SOARES et al., 2020). 

 O CV oscilou entre 2,90% a 29,17% para os caracteres número de dias 

para maturidade (NDM) e produção de grãos por planta (PGP), respectivamente, 

quando analisado simultaneamente ambas as épocas de semeadura (Tabela 1). 



	 24 

Estas estimativas estão dentro do valores comumente relatados para a cultura da 

soja. 

 A herdabilidade (h2) expressa a confiança que se pode ter no valor 

fenotípico como indicativo para predizer o valor genotípico e inferir no ganho de 

seleção (FALCONER; MACKAY, 1996). Sendo assim, um dos principais 

parâmetros genéticos que auxiliam nos programas de melhoramento, uma vez 

que por meio deste pode-se inferir o ganho genético. Estimativas de h2 maior ou 

igual a 70 % são consideradas de elevada magnitude (ROCHA et al., 2015). 

   Na semeadura de Novembro as estimativas de h2 oscilaram entre 39,08% 

(PGP) a 92,76%  (NDM) e na semeadura de Dezembro de 55,83% para 

produtividade de grãos (PROD) a 93,10% (NDM) (TABELA 1). As estimativas 

foram elevadas para NDM, número de dias para o florescimento (NDF), número 

de nós na maturidades (NNM), altura da planta na maturidade (APM) e número de 

nós produtivos (NNP) em ambas as épocas de semeaduras, e para semeadura de 

dezembro o número de vagens (NV) também foram elevadas, com 70,77% 

(Tabela 1). Para esses caracteres pode-se inferir que as diferenças entre os 

genótipos são predominantemente de natureza genética e menor efeito ambiental, 

o que indica que os caracteres podem ser facilmente fixáveis no avanço de 

gerações (SANTOS et al., 2018). Soares et al. (2020) avaliando parâmetros 

genéticos em progênies de seleção recorrente do programa de soja para 

produtividade em três épocas de semeaduras e três ambientes diferentes, 

encontraram estimativas elevadas de h2, similares ao presente estudo.  

 A razão entre o coeficiente de variação genético (CVg) e o coeficiente de 

variação ambiental (CVe) é empregado como indicativo do grau de obtenção de 

ganhos genéticos na seleção de genótipos superiores. Valores maiores ou igual a 

uma unidade, indica condição favorável para a seleção (LEITE et al. 2016). Os 

valores do coeficiente CVg/CVe obtidos em ambas as épocas de semeaduras, 

foram maiores à uma unidade para os caracteres NDF, NDM, APM, NNM e NNP, 

evidenciando situação favorável para seleção (Tabela 1). Os resultados obtidos 

estão de acordo com Andrade et al. (2016), avaliando uma população de soja F6 

encontram resultados semelhantes ao deste trabalho. Assim como, Azevedo et al. 

(2021) ao avaliarem progênies F3:4 em duas populações, observaram CVg/CVe 

menor que uma unidade para APM para ambas as populações e maiores para  
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produtividade de grãos (PG), NV, NN, NDM em ambas as populações avaliadas. 

Indicando que os caracteres NDM, NNM podem ser utilizados como caracteres 

para seleção de progênies em gerações iniciais.  

 Na Tabela 2 constam as amplitudes das médias dos caracteres 

agronômicos para as duas épocas de semeaduras. Na semeadura de novembro, 

pode-se observar a formação de 5 grupos para a maioria dos caracteres 

avaliados. Observou-se que o NDF variou de 27 dias a 48,5 dias. E pode-se 

observar no NDM que o genótipo mais precoce apresentou ciclo de 88,67 dias e o 

mais tardio 119,67 dias.  

 Para a semeadura de dezembro foi possível separar em quatro grupos 

para os caracteres NDF e NDM, as progênies avaliadas apresentaram NDF de 28 

a 49,5 dias e o genótipo mais precoce apresentou ciclo de 83,11 a 107,67 dias 

(TABELA 2). Segundo Almeida et al. (2013) pode-se classificar as cultivares como 

precoce (111 dias para maturação), média (112 a 124 dias para maturação) e 

tardia (acima de 125 dias para maturação). Seguindo essa classificação, 

observou-se que os genótipos semeados em novembro são precoces com menos 

de 111 dias e média (112 a 120 dias para maturação). Já na semeadura de 

dezembro todos os genótipos apresentaram classificação precoce.  

Segundo Mattos et al. (2020), a época de semeadura recomendada para 

região de Uberlândia – MG situa-se no início de novembro. O ciclo vegetativo é 

um elemento de importância para a cultura da soja, pois é durante este período 

que a planta cresce em altura e aumenta em matéria seca, fase em que os 

produtos da fotossíntese são armazenados nas raízes, caule e folhas. Esta etapa 

é importante uma vez que influência no potencial produtivo da planta. Quando 

surgem as primeiras flores inicia-se o ciclo reprodutivo, no qual os produtos da 

fotossíntese são alocados aos órgãos reprodutivos (ABRHÃO; COSTA, 2018). O 

número de dias para o florescimento e para maturidade proporciona o tempo de 

desenvolvimento da planta, refletindo as fase vegetativa e reprodutiva. 
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TABELA 2. Grupos formados e valores de máximos e mínimos das médias de 

caracteres agronômicos e produtividade de grãos avaliados nas progênies de 

sojas RCF3 em diferentes épocas de semeaduras. 

Semeadura Novembro 2019/20 
    Caracteres 
Grupo 

por 
Scott 
Knott 

NDF NDM APM NNM NNP NV PGP  PROD 

A Máx. 48,50 119,67 128,35 25,34 18,56 75,44 27,22 321,32 
Mín. 45,33 113,00 105,52 24,78 12,78 49,33 16,67 209,12 

B Máx. 43,67 112,00 104,18 22,45 12,56 48,67 16,34 207,81 
Mín. 42,00 104,67 88,64 19,78 10,78 28,11 8,34 107,01 

C Máx. 39,00 104,00 85,22 19,53 10,55 - - - 
Mín. - 97,33 70,73 16,63 8,11 - - - 

D Máx. 38,00 97,00 69,72 16,33 - - - - 
Mín. 32,17 93,67 44,61 14,33 - - - - 

E Máx. 32,00 93,33 - 13,67 - - - - 
Mín. 27,00 88,67 - 11,56 - - - - 

Semeadura Dezembro 2019/20 
    Caracteres 
Grupo 

por 
Scott 
Knott 

NDF NDM APM NNM NNP NV PGP  PROD 

A Máx. 49,50 107,67 110,06 22,44 18,44 134,83 34,50 256,86 
Mín. 46,50 102,00 91,42 18,33 15,55 - - 164,47 

B Máx. 44,50 100,50 90,67 18,17 15,44 100,67 24,11 162,99 
Mín. 39,67 95,00 77,52 16,22 13,50 - 16,50 83,28 

C Máx. 38,33 94,00 76,77 16,11 13,33 89,33 15,78 - 
Mín. 34,00 89,33 45,37 14,50 11,89 64,44 8,25 - 

D Máx. 33,33 89,00 - 14,22 11,78 63,00 - - 
Mín. 28,00 83,11 - 12,78 9,83 31,11 - - 

E Máx. - - - - - - - - 
Mín. - - - - - - - - 

NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 

planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: número de nós produtivo na 

haste principal; NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta (g); PROD: 

produtividade de grãos (g). Grupo A, B, C, D e E refere-se às médias que apresentaram a mesma 

letra pelo teste Scott-Knott a 5% de significância. 

 Genótipos de ciclo precoce, são uns dos objetivos de programas de 

melhoramento pois permite o uso de sistemas de sucessão de cultura e 

instalação de milho safrinha após a colheita da soja. Além de, reduzir os efeitos 
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dos fatores bióticos e abióticos, como impactos pela seca, pressão de doenças, 

ao permanecer menos tempo no campo (ABRAHÃO e COSTA, 2018; GESTEIRA 

et al., 2018; KUSWANTORO, 2019). É possível observar no presente estudo que 

há progênies que apresentaram ciclos fenológicos muito precoce em ambas 

épocas de semeaduras, quando comparados com cultivares comuns de soja que 

alcançam a maturidade entre 110 - 140 dias (ABRAHÃO e COSTA, 2018).   

 Notou-se que não houve diferença para o número de dias para 

florescimento entre as épocas de semeaduras. Entretanto, observou-se que na 

semeadura de dezembro os genótipos apresentaram um ciclo fenológico menor, 

ou seja, as progênies foram mais precoce. Isso pode ter ocorrido devido ao 

fotoperíodo, pois à medida que se afasta do solstício de verão, a planta fica 

exposta ao fotoperiodismo mais curtos.  

 Na tabela 2, notou-se que à medida que atrasa a semeadura ocorre 

redução do número de dias para atingir a maturidade. Mesmo com uma diferença 

de 22 dias entre as semeaduras observa-se que houve impacto quanto ao tempo 

para maturação. As progênies semeadas em dezembro tiveram uma redução no 

ciclo fenológico de 12 dias quando comparados as mesmas progênies semeadas 

em novembro.  

 Balena et al. (2016), avaliaram três épocas de semeaduras (22 de outubro, 

17 de novembro, e 11 de dezembro) no ano agrícola 2013, na região de Xanxerê, 

Santa Catarina. Foi observado que com o atraso da semeadura o ciclo fenológico 

das plantas foram reduzidos, encontrando uma redução de 7 a 17 dias nas 

segunda e terceira semeadura, respectivamente, sendo que na primeira época de 

semeadura o ciclo fenológico foi de 144 dias. Além de observarem uma redução 

na produtividade de grãos em semeaduras tardias, podendo ser explicado pelo 

fato do fotoperíodo curto e as altas temperaturas terem reduzido o tempo de 

desenvolvimento vegetativo e reprodutivo, gerando uma redução dos 

subprodutos, tendo com implicação, um menor período de enchimento de grãos.   

 Mattos et al. (2020) avaliaram a influência das diferentes época de 

semeadura (22 de outubro, 5 de novembro, 22 de dezembro de 2016 e 05 de 

janeiro de 2017) nos caracteres agronômicos de cultivares de soja em Uberlândia 

MG. Nas semeaduras de outubro e novembro apresentaram caracteres que 

favorecem ao aumento da produtividade, como grande número de nós e altura da 
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planta na maturidade. Também foi observado que com o atraso para a semeadura 

afetou a produtividade, sendo indicado a semeadura em outubro e início de 

novembro para a região de Uberlândia MG. Resultados similares foram 

encontrados neste trabalho com melhores resultados para produtividade na 

semeadura de Novembro (Tabela 2). 

 Com o atraso na época de semeadura ocorre redução no período de luz , 

provocando uma antecipação no ciclo reprodutivo e uma redução no ciclo 

vegetativo (UMBURANAS et al., 2019). Assim, plantas submetidas à fotoperíodo 

menor tem um desenvolvimento reduzido no período vegetativo, fase em que 

estabelece caráteres como, altura da planta e o números de nós 

(KUSWANTORO, 2019).  

 Altura da planta é um caráter de importância para a soja, uma vez que 

impacta na colheita mecanizada e na produtividade. Sendo o ideal plantas com 

altura entre 50 e 90 cm, pois, plantas muito altas ou baixas podem favorecer a 

perda na colheita mecanizada e reduzir a potencial da produtividade (SEDIYAMA 

et al., 2015).  

 Em relação ao caráter altura de planta, na semeadura de novembro notou-

se a constituição de quatro grupos, sendo que o genótipo com a menor altura foi 

de 44,61 cm e o de maior altura foi de 128,35 cm. E foram formados três grupos 

para a semeadura de dezembro, cujas médias oscilaram de de 45,37 a 110,06 cm 

entre as progênies estudadas (Tabela 2). Verificou-se que os genótipos tiveram 

uma redução de aproximadamente 18 cm quanto a APM entre as duas épocas de 

semeadura. Pode-se observar que com um período vegetativo menor ocorre a 

redução no tamanho da planta. Com a estatura reduzida identifica-se um menor 

número de nós e um menor número de vagens o que interfere no potencial 

produtivo da planta (VIANNA et al., 2019).  

 Mattos et al. (2020) também observaram uma redução na altura de plantas 

com o atraso da semeadura, quando avaliou a influência de diferentes épocas de 

semeaduras no desempenho agronômico de soja na região do Triângulo Mineiro.  

Assim, observou que semeaduras mais tardias resultaram em plantas de estatura 

reduzida, quando compara-se a semeadura em época recomendada. E a medida 

que ocorreu atraso na semeadura observou-se uma redução na produtividade, 
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que pode ser justificada pela menor quantidade de número de nós e influenciando 

na redução no número de vagens.  

 Na semeadura de novembro,  observou-se a separação em cinco grupos 

para o caráter NNM, cujas médias variaram de de 11,56 a 25,34 nós nas 

progênies avaliadas, sendo que o NNP variaram entre 8,11 e 18,56 nós, divididos 

em quatro grupos (TABELA 2). Na semeadura de dezembro, observou-se uma 

separação em quatro grupos para NNM e NNP, no qual apresentou variação de 

nós na maturação de 12,78 e 22,4 nós, e dos quais de 9,83 a 18,44 nós são 

produtivos (Tabela 2). De acordo com Sediyama et al. (2015) uma planta de soja 

com alto potencial produtivo deve apresentar em média 17 a 18 nós na haste 

principal. Os genótipos avaliados nas duas épocas de semeaduras foram 

observados o número de nós no intervalo propostos pelo autor.  

 Para o NV três grupos foram formados, e o número de vagens oscilaram 

entre 28,11 a 75,44 vagens nas progênies avaliadas na semeadura de novembro. 

Já na semeadura de dezembro, quatro grupos foram formados, observando uma 

variação de 31,11 a 134,83 vagens nos genótipos estudados (Tabela 2). 

Observou-se que na semeadura de dezembro ocorreu maior formação de vagens. 

Como foi abordado por Nico, Miralles e Kantolic (2015), supõem que a extensão 

do fotoperíodo aumenta-se o número de vagens, em decorrência ao aumento na 

produção de flores, já que a variação nas flores por planta costuma ser 

responsável por grande parte da variação nas vagens por planta.  

  Resultados diferentes foram encontrados no trabalho de Mattos et al. 

(2020), no qual foi observado uma relação direta no atraso da época de 

semeadura e uma diminuição na média de número de vagens. Assim como, 

Umburanas et al. (2019) que observaram redução no número de vagens a medida 

que se atrasa a semeadura, ao analisar 4 épocas de semeaduras em duas safras 

(2012/2013 e 2013/2014). Mattos et al. (2020) sugeriram que a redução no 

número de vagens podem também ser associado ao aborto de flores e vagens e 

fatores como: uma menor quantidade de reserva de fotoassimilados disponíveis, a 

planta interceptar menos luz, terem menor altura, número de nós e outros fatores. 

 Para o PGP e PROD, na semeadura de novembro, foi observado a 

formação de dois grupos, sendo uma variação de 8,34 a 27,22 g de grãos por 

planta e uma produtividade de grãos oscilando de 107,01 a 321,32 g (Tabela 2). 
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Para a semeadura de dezembro, as progênies apresentaram PGP variando entre 

8,25 a 34,50 g divididos em três grupos. Já para produtividade de grãos houve a 

divisão em 2 grupos com oscilação entre 83,28 a 256,86 g (Tabela 2).  

 Pode-se observar que a produtividade de grãos foi ligeiramente maior na 

semeadura de novembro, apesar do NV ter sido maior na semeadura de 

dezembro. Pode se inferir que o enchimento dos grãos foi afetado por fatores 

abióticos, não convertendo a maior quantidade de vagens em uma maior 

produtividade de grãos. Mattos et al. (2020) observaram redução na produtividade 

com o adiamento das semeaduras. Em decorrência do aumento do fotoperíodo as 

plantas apresentaram menor altura, com menor dossel vegetativo, reduzindo a 

absorção de radiação para a produção de fotoassimilados, que são essenciais 

para enchimento de grãos.  

 Carmo et al. (2018) também observaram redução na produtividade de 

grãos à medida que a semeadura (03/10; 18/10; 02/11 e 17/11 de 2014) foi 

realizada mais tardiamente. Os autores indicaram que nas semeaduras tardias 

coincidiram com a fase de enchimento de grãos que ocorreu junto com o 

veranicos em Rio Verde - GO. Com menor disponibilidade de água para as 

plantas ocorre uma redução nas taxas de fotossíntese influenciando na fase de 

enchimento de grãos. 

 Outro parâmetro genético importante para os programas de melhoramento 

genético são as correlações que auxiliam no processo de seleção entre 

caracteres avaliados. As correlações possibilitam medir o grau de associação 

entre caracteres e avaliar o efeito de um caráter em relação aos demais, em 

especial se a seleção para o caráter de interesse torna-se difícil, ou seja, quando 

for difícil a mensuração do caráter de interesse ou quando as estimativas de 

herdabilidade forem baixas (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014).  

 A estimativa de coeficiente de correlações é adimensional e seu valor 

absoluto varia de -1 a 1. O coeficiente de correlações estimados positivos indicam 

a tendência de uma variável aumentar quando a outra aumenta, já correlações 

negativas indicam a tendência de uma variável aumentar enquanto a outra 

diminui. Para interpretação das correlações, três aspectos foram considerados: a 

magnitude (valor maior ou igual a 0,7), a direção e a significância (LEITE et al., 

2016; MACHADO et al., 2017).  
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 De acordo com Jorge et al. (2019) variáveis com correlações fenotípicas 

maiores que 0,7 são consideradas altamente correlacionadas, entretanto, pode-se 

realizar seleção indireta quando valores são maiores que 0,5.  

 Para a maioria dos caracteres, as correlações genotípicas foram maiores 

que as fenotípicas, e de sinal positivo. Isso indica que os fatores genéticos 

tiveram maior contribuição que os fatores ambientais para as correlações entre os 

caracteres estudados (Tabela 3). Resultados similares também foram 

encontrados por Souza et al. (2015) e Leite et al. (2015) com valor da correlação 

genotípica maior que a fenotípica quando avaliaram correlações entre caracteres 

agronômicos em soja. 

 

TABELA 3. Correlações fenotípicas (rf) e genotípicas (rg) de caracteres 

agronômicos de progênies RCF3 de soja em de duas épocas de semeaduras. 

Semeaduras de Novembro e Dezembro 2019/20 
Caracteres   NDF NDM APM NNM NNP NV PGP PROD 

NDF rf  0,70** 0,41** 0,49** 0,36** 0,35** 0,27** 0,48** 
rg  0,75 0,48 0,56 0,43 0,56 0,48 0,73 

NDM rf 0,62**  0,29** 0,56** 0,37** 0,44** 0,32** 0,41** 
rg 0,69  0,33 0,61 0,42 0,69 0,56 0,62 

APM rf 0,19 0,08  0,84** 0,83** 0,33** 0,41** 0,36** 
rg 0,23 0,06  0,85 0,88 0,38 0,54 0,54 

NNM rf 0,36** 0,40** 0,73**  0,95** 0,58** 0,57** 0,42** 
rg 0,42 0,41 0,72  0,97 0,69 0,75 0,61 

NNP rf 0,26** 0,34** 0,66** 0,95**  0,61** 0,63** 0,40** 
rg 0,32 0,35 0,67 0,97  0,64 0,78 0,56 

NV rf 0,31** 0,57** 0,01 0,33** 0,43**  0,84** 0,43** 
rg 0,41 0,66 -0,8 0,33 0,40  0,84 0,65 

PGP rf 0,28** 0,55** 0,04 0,31** 0,40** 0,92**  0,44** 
rg 0,42 0,67 -0,06 0,31 0,35 0,93  0,67 

PROD rf 0,09 0,30** 0,16 0,14 0,12 0,21* 0,26**  
rg 0,17 0,37 0,11 0,15 0,12 0,13 0,18   

Estimativas na parte superior à diagonal referem-se às correlações obtidas na semeadura de 
novembro; Estimativas na parte inferior à diagonal referem-se às correlações obtidas na 
semeadura de dezembro. NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, 
respectivamente; APM: altura da planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: 
número de nós na produtivo; NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta 
(g); PROD: produtividade de grãos (g). ** e * são significativos ao nível de 1 e 5% , 
respectivamente, de probabilidade pelo teste de t.  
 Foram observados 28 correlações fenotípicas significativas na semeadura 

de novembro, contudo, apenas 5 correlações foram de magnitudes maiores que 

0,7 e 6 correlações entre 0,5 e 0,69 de magnitude. Na semeadura de dezembro 
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notou-se 20 correlações fenotípicas significativas sendo 3 com magnitudes 

maiores que 0,7 e 4 correlações com magnitude entre 0,5 e 0,69 (TABELA 3). 

 Uma das causas para a alta magnitude das correlações genéticas podem 

esta associada a ocorrência de pleiotropismo, quando um mesmo gene governa a 

expressão de mais de um caráter, o que pode favorecer a seleção simultânea de 

dois ou mais caracteres, por meio da seleção de apenas um caráter, permitindo a 

aplicação da seleção indireta de genótipos superiores (LEITE et al., 2016; 

MACHADO et al., 2017; SANTOS et al., 2019).  

 Na semeadura de novembro e de dezembro as maiores correlações 

fenotípicas e genotípicas de mesmo sinal, alta magnitude e significativa foram 

observados com os caracteres APM x NNM; NNM x NNP e NV x PGP (Tabela 3). 

Esses resultados indicam que a seleção para plantas com maior altura, maior 

número de nós e nós produtivos resultam em plantas mais produtivas, resultados 

semelhantes também são observados por Leite et al. (2016) e Santos et al. (2019) 

ao avaliarem caracteres agronômicos ao estimarem a correlações em linhagens 

de soja. Ainda, os autores compartilham a ideia que os caracteres APM e NNM 

estão relacionados com efeito indireto sobre a produtividade de grãos, via número 

de vagens, que é um caráter que mais contribui diretamente na determinação da 

produtividade de grãos. 

 Na semeadura de novembro notou-se correlações fenotípicas significativas 

e sinal positivo para todos os caracteres avaliados. Os caracteres que 

apresentaram correlações genotípicas com alta magnitude foram NDM com NDF, 

NNM com APM, NNP com APM, NNM com APM, NNM com NNP e NV com PGP. 

Contudo ainda observa-se correlações que podem ser usadas para seleção entre 

NDM com NNM, NNM com NV, NNM com PGP, NNP com NV e NNP com PGP 

(Tabela 3). Pode-se inferir que a seleção pelo caráter para APM pode ser 

selecionado em ambas as épocas de semeaduras quando se busca genótipos 

mais precoces e a seleção indireta para caracteres que respondem pelo potencial 

produtivo . 

 Na semeadura de dezembro observou-se correlações fenotípicas 

significativas para a maioria dos caracteres e sinal positivo. Entretanto apenas as 

correlações entre os caracteres APM com NNM, NNM com NNP e NV com PGP 

foram de alta magnitude. O caracteres NDF com NDM, APM com NNP, NDM com 
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NV e PGP tiveram magnitudes maiores que 0,5 possibilitando seleção de 

progênies (Tabela 3). O caráter NDM não é o mais favorável para seleção indireta 

dos genótipos estudados, uma vez que, ao selecionar este caráter não seria 

obtido uma seleção favorável de outro caráter que possibilite potencial aumento 

da produtividade de grãos.   

 Bisinotto et al. (2017) ao estudar correlações de características 

agronômicas em linhagens de soja, observou que existe uma correlação entre 

altura da planta na maturidade e o número de nós na maturidade significativa, 

com sinal positivo e alta magnitude, corroborando com os resultado observados 

neste trabalho. 

 Pode-se inferir, na tabela 3, que a estimativa da correlação genética de 

NNM com NNP, NV, PGP e PROD indicam um grau significativo de associação 

em mesma direção, corroborando com os resultado de Val et al. (2017), que 

avaliou linhagens a partir de F6. Isso indica que valores alto na seleção para 

esses caracteres podem resultar em ganhos indiretos na produtividade de grãos, 

auxiliando o melhorista na seleção indireta de genótipos superiores mais 

produtivos ( MACHADO et al., 2017; VIANNA et al., 2019).  

 De acordo com Santos et al. (2019) o número de vagens por planta (NVP) 

e rendimento de grãos por planta (RG) estão diretamente relacionados, pois 

observaram quanto maior o NVP maior foi o RG. Val et al. (2017) em seu trabalho 

identificaram que os caracteres que mais influenciaram a produtividade de grãos 

foram APM, NDM e NV. Leite et al. (2016) encontraram uma correlação 

genotípica (0,78) e fenotípica (0,57) entre a PROD e o número total de vagens, 

corroborando as correlações encontradas nesse trabalho.  

 No desenvolvimento de novos genótipos a genética quantitativa tem 

possibilitado aos pesquisadores suporte nas tomadas de decisões para a melhor 

estratégia de seleção. A seleção direta direciona para um único caráter de 

interesse e obtém os ganhos máximos em apenas um caráter sobre o qual se 

pratica a seleção. Logo, durante o desenvolvimento de novos genótipos pode-se 

praticar a seleção direta e avaliar seu reflexo nos outros caracteres pela seleção 

indireta. Dependendo a relação entre os caracteres as respostas podem ser 

favoráveis ou desfavoráveis a seleção (TEIXEIRA et al., 2017). Nesse contexto, a 
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seleção direta pode ser praticada e avaliar o seu reflexo nos outros caracteres 

pela seleção indireta (VOLPATO et al., 2018).  

 Na Tabela 4 estão apresentados os ganhos de seleção estimados, na 

diagonal os ganhos de seleção direto para as progênies de RCF3 provenientes 

das duas épocas de semeaduras avaliadas.  
 

TABELA 4. Estimativas de Ganho de Seleção (GS%) obtidas para os caracteres 

avaliados, pela seleção direta e indireta em progênies RCF3 de duas épocas de 

semeaduras. 

Semeadura Novembro 2019/20 

Caracteres 
GS%  

NDF NDM APM NNM NNP NV PGP PROD 

NDF -
10,02 -4,16 

-
15,26 

-
11,15 -9,04 -2,16 -1,15 -4,43 

NDM -7,02 -5,86 -9,52 
-

12,29 -9,54 -5,28 -4,26 -4,45 
APM 4,97 1,14 20,42 12,33 10,90 1,04 2,50 1,59 
NNM 4,90 4,45 15,22 17,49 15,34 6,66 4,71 2,53 
NNP 3,68 3,16 12,71 16,52 16,84 8,10 7,68 4,43 
NV 2,58 2,81 6,37 11,83 11,88 14,77 9,62 3,59 

PGP 4,17 2,72 8,24 10,82 11,54 12,42 11,60 4,10 
PROD 7,26 3,85 6,81 8,86 7,85 5,95 4,35 12,13 

Semeadura Dezembro 2019/20 

Caracteres 
GS%  

NDF NDM APM NNM NNP NV PGP PROD 
NDF -8,48 -3,31 -5,42 -5,10 -4,12 -4,35 -2,61 -3,69 
NDM -5,91 -5,33 -3,90 -5,92 -5,00 -8,55 -8,39 -2,04 
APM 1,22 1,00 14,68 9,64 10,03 5,39 4,77 3,26 
NNM 2,97 2,94 10,83 13,68 13,66 7,40 6,93 1,45 
NNP 0,58 1,04 10,04 13,00 14,90 9,43 7,59 0,75 
NV 4,42 5,37 1,50 7,98 9,41 25,91 19,20 4,67 

PGP 3,13 5,33 3,00 5,92 6,99 22,87 22,03 5,26 
PROD 0,57 2,36 3,19 2,16 2,51 5,20 5,39 16,38 

NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 
planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: número de nós na produtivo; 
NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta (g); PROD: produtividade de 
grãos (g). Os valores destacados correspondem ao ganho de seleção direta do caráter.  
 

 

Nesse estudo, a seleção direta promoveu maiores ganhos individuais para 

as maiorias dos caracteres agronômicos. Os maiores ganhos obtidos com a 
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seleção direta em ambas épocas de semeaduras foram para os caracteres APM, 

NNM, NNP, NV, PROD e PGP (Tabela 4). 

Para seleção direta, na semeadura de novembro, os maiores ganhos foram 

para os caracteres APM (20,42%), NNM (17,49%), NNP (16,84%) e NV (14,77%). 

Enquanto a seleção direta para os caracteres NDF(-10,02%) e NDM(-5,86%) 

foram os menores ganhos. Na semeadura de dezembro, os maiores ganhos 

foram para os caracteres NV (25,91%), PGP (22,03%), PROD (16,38%), NNP 

(14,90) e APM (14,60) na seleção direta. Contudo, os menores ganhos, também, 

foram para NDF (8,48%) e NDM (5,33%) (Tabela 4). Resultado similares foram 

encontrados por Bizari et al. (2017), que identificaram o menor ganho de seleção 

para NDM (3,29%) e entre os melhores ganho de seleção direta foram os 

caracteres PROD (34,58%), NV (26,34%) e APM (12,68%). 

 Com o intuito de selecionar progênies com menor ciclo vegetativo, 

observou-se em ambas épocas de semeadura ganhos negativos para NDF e 

NDM e com ganhos positivos para os outros caracteres avaliados (Tabela 4). 

Esses resultados indicam uma seleção direta para progênies mais precoces, que 

apresentam um menor ciclo fenológico, sem prejudicar os caracteres secundários 

pela seleção indireta. Pela seleção para redução do ciclo do genótipo permite a 

rotação de cultura e a menor exposição a fatores abiótico e biótico (TEXEIRA et 

al., 2017).  

 Pela análise de variância conjunta detectou-se efeitos significativos para os 

fatores progênies em diferentes épocas de semeadura, bem como para a 

interação progênies e épocas semeadura (interação G x A) para a maioria dos 

caracteres ao nível de 1% pelo Teste de F (Tabela 5). Os coeficientes de variação 

oscilaram entre 3,11 e 28,84%, que confirmam o mostrado pela literatura para a 

cultura da soja (MACHADO et al., 2017; DVORJA et al., 2019; SANTOS et al., 

2019). Os coeficientes de variação (CV) observados ficaram abaixo de 29%, 

similar ao encontrado por Leite et al. (2015) e Bonh et al. (2016). 

 

 

 

 

 



	 36 

TABELA 5. Resumo da análise de variância conjunta para caracteres 
agronômicos em progênies RCF3. 

FV GL QUADRADOS MÉDIOS 
NDF NDM APM NNM 

Bloco/Ambiente 4 7,23 34,94 4.043,83 15,10 
Genótipo (G) 104 78,69 235,87** 1.182,52** 35,98** 
Ambiente (A) 1 245,37ns 10.662,75** 24.232,58* 30,33ns 

G X A 104 9,00** 14,96** 284,66** 4,99** 
Resíduo 416 6,18 8,90 144,38 2,85 
Média    34,16 95,92 84,22 17,04 
CV (%)  7,28 3,11 14,27 9,90 
h2 (%)   92,14 96,23 87,79 92,09 

FV GL QUADRADOS MÉDIOS 
NNP NV PGP PROD 

Bloco/Ambiente 4 18,06 1.336,69 88,93 6.843,22 
Genótipo (G) 104 23,77** 635,63** 42,69** 4.744,05** 
Ambiente (A) 1 16,93ns 5.837,72ns 191,93ns 460.378,21** 

G X A 104 4,12** 361,29** 34,75** 3.081,90** 
Resíduo 416 2,83 183,39 18,47 1.827,27 
Média    13,21 49,31 14,90 182,14 
CV (%)  12,73 27,47 28,84 23,47 
h2 (%)   88,11 71,15 56,74 61,48 

NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 

planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: número de nós na produtivo; 

NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta (g); PROD: produtividade de 

grãos (g).  

  

 Resultados semelhantes a estes estudo foram observados por Santos et al. 

(2019) ao realizar avaliações agronômicas em populações F2 de soja no Distrito 

Federal - Brasil, e por Bianchi et al. (2019) ao avaliarem progênies de soja F3:4 e 

F3:5 em municípios no estado de Minas Gerais nas safras 2016/2017 e 2017/2018, 

respectivamente, quando verificaram efeitos significativos na análise de variância 

conjunta. Assim como, os resultados obtidos por Silva et al (2019) foram 

semelhantes ao avaliar quatro épocas de semeaduras (05/10; 20/10; 05/11 e 

20/11 de 2012) para os caracteres agronômicos altura da planta e produtividade.  

  Foi possível observar uma alta herdabilidade para os caracteres NDF e 

NDM (Tabela 5). Isso permitir possível seleção direta de progênies para 

comportamento precoce, com um menor ciclo de desenvolvimento. 

 O caráter que apresentou maior estimativa de herdabilidade foi NDM 

(96,23%) seguida por NDF (92,14%), NNM (92,09), NNP (88,11%), APM (87,79%) 
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e NV (71,15%). Por outro lado, as menores estimativas encontradas foram para 

as características PROD (61,48%) e PGP (56,74%) (Tabela 5). Logo, os 

resultados permitem inferir que para seleção de progênies que apresentem o ciclo 

de desenvolvimento precoce pode-se realizar pela seleção direta para os 

caracteres NDM e NDF. O desenvolvimento de genótipos que tenham 

comportamento precoce, permite o sistema de cultivo duplo para semeadura de 

outras culturas no mesmo ano agrícola. Portanto, quanto antes realizar a colheita 

da cultura plantada na safra, melhores serão as condições para a cultura a ser 

semeada na safrinha (ABRAHÃO e COSTA, 2018; FOLLMANN et al., 2017). 

 A interação G x A é considerada como um dos principais desafios dos 

programas de melhoramento, seja na etapa de seleção quanto na de 

recomendação de cultivares, visto que a seleção pode ser dificultada pela 

interação G x A, resultando em respostas variáveis dos genótipos sob diferentes 

condições de ambientes (BIANCHI et al., 2019). A interação G x A foi significativa 

para todos os caracteres agronômicos avaliados, e indica resposta diferencial das 

progênies avaliadas nas duas épocas de semeaduras (Tabela 5). 

 Outro aspecto que deve ser considerado no estudo da interação G x A é 

sua natureza, que esta associada a dois fatores. O primeiro, denominado simples, 

que é proporcionado pela diferença de variabilidade entre genótipos nos 

ambientes, e o segundo, denominado complexo, que é dado pela falta de 

correlação entre genótipos pode ser simples ou complexa. A quantificação dos 

fatores que compõem a interação é importante porque informa ao pesquisador 

sobre o grau de dificuldade no momento da seleção ou recomendação de 

cultivares (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014).  

De acordo com a decomposição da interação G x A em partes simples e 

complexa, observou-se predomínio da parte simples, utilizando a metodologia de 

Cruz e Castoldi (1991), no qual estimativas inferiores a 50% são considerados 

partes simples (CHAVES et al., 2017) (Tabela 6). A interação foi do tipo complexa 

para os caracteres número de vagens e produção de grãos, que são de herança 

poligências e, portanto, muito influenciados pelo ambiente. 
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TABELA 6. Correlações fenotípicas, genotípicas entre as épocas de semeadura 

novembro e dezembro em relação aos caracteres agronômicos em progênies de 

soja e decomposição da interação em parte complexa.  

Caracteres  rf rg Parte complexa (%) Classificação 
NDF 0,80** 0,93 44,09 Simples 
NDM 0,90** 0,95 28 Simples 
APM 0,68** 0,76 43,27 Simples 
NNM 0,79** 0,88 37,17 Simples 
NNP 0,72** 0,88 49,18 Simples 
NV 0,30** 0,44 76,13 Complexa 

PGP 0,10 0,20 93,66 Complexa 
PROD 0,22* 0,4 87,26 Complexa 

NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 

planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: número de nós na produtivo; 

NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta (g); PROD: produtividade de 

grãos (g). ** e * são siginificativos ao nível de 1 e 5% , respectivamente, de probabilidade pelo 

teste de t. rf: coeficiente de correlação fenotípica entre pares de ambientes; rg: coeficiente de 

correlação genotípica entre pares de ambientes. 

 

 Segundo Glasenapp et al. (2015) a interação do tipo simples não prejudica 

de forma significativa a seleção de genótipos superiores, uma vez que existe a 

possibilidade de ganho nos diferentes ambientes. Já a interação do tipo complexa 

sinaliza a dificuldade da seleção dos genótipos, pois há a inconsistência da 

superioridade dos genótipos em relação à variação ambiental.  

 Pelas correlações fenotípicas e genotípicas entre os pares de épocas de 

semeadura constatou-se baixas correlações para caracteres que número de 

vagens e produção de grãos e estimativas superiores a 0,68 para os demais 

caracteres agronômicos (Tabela 6), evidenciando desta forma, que as condições 

ambientais influenciam nas respostas dos genótipos e, portanto, a avaliação de 

progênies em mais um uma época, torna-se importante na seleção de progênies 

superiores para o caráter produção de grãos. 

 Na Tabela 7 estão os resultados obtidos para o ganho de seleção conjunta 

para as duas épocas de semeaduras. O caráter que apresentou maior ganho 

direto foi NV com 20,58%, seguido pelo caracteres APN (17,02%) e NNP 

(15,60%). Uma seleção direta para os caracteres NDF e NDM indicam uma 

redução para o ciclo precoce. Para a seleção direta praticada para todos os 

caracteres, constatou-se ganhos favoráveis para todos os caracteres avaliados. 
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Considerando-se as duas épocas de semeadura, o caráter NV apresentou os 

melhores ganhos para a seleção indireta para os caracteres PGP, PROD (Tabela 

7).  
 

TABELA 7: Ganho de seleção conjunta de progênies RCF3 em diferentes épocas 

de semeaduras. 

NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 

planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: número de nós na produtivo; 

NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta (g); PROD: produtividade de 

grãos (g). Os valores destacados correspondem ao ganho de seleção direta do caráter.  

  

 Os programas de melhoramento para obter um novo material genético 

necessitam selecionar genótipos superiores não apenas para um ou poucos 

caracteres, eles devem agrupar uma serie de características favoráveis e de 

interesse do mercado consumidor (CRUZ; REGAZZI; CARNEIRO, 2014). Assim, 

uma alternativa para seleção simultânea de um conjunto de caracteres de 

interesse são as teorias dos índices de seleção.  

 Diferindo da seleção direta, os índices de seleção constitui uma alternativa 

para a seleção simultânea, com eficiência, de um conjunto de caracteres de 

interesse (PEREIRA et al., 2019). Os ganhos de seleção obtidos pelo índice da 

soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) e índice da distância genótipo-

ideótipo encontram-se na Tabela 8. 

  O índice da distância genótipo-ideótipo resultou em maior valor de ganho 

total (77,79%), além de, apresentar o melhor ganho para produtividade de grãos 

(7,74%). Contudo o índice da soma de “ranks” de Mulamba & Mock (1978) 

Semeadura  Novembro/Dezembro 2019/20 

Caracteres GS%  
NDF NDM APM NNM NNP NV PGP PROD 

NDF -9,26 -3,56 -10,66 -9,07 -7,95 -5,82 -3,47 -3,97 
NDM -6,69 -5,38 -6,40 -8,61 -7,17 -8,39 -6,49 -4,18 
APM 4,64 1,42 17,02 10,77 10,01 1,48 2.02 -0,23 
NNM 3,92 3,43 12,34 15,60 15,86 9,17 7,09 1,89 
NNP 3,51 2,73 11,91 14,85 16,27 9,93 8,11 2,26 
NV 7,70 6,35 3,28 9,86 9,89 20,58 12,20 5,31 

PGP 7,95 5,91 3,93 9,03 9,1 18,29 13,93 5,47 
PROD 5,96 4,74 6,80 7,69 7,00 9,05 7,89 12,42 
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apresentou menor ganho para NDF e NDM, que permite obter o menor ciclo 

vegetativo e total. Entretanto, o índice da distância genótipo-ideótipo obteve os 

melhores valores para os demais caracteres, permitindo uma distribuição 

equilibrada dos ganhos de seleção (Tabela 8).  

 

TABELA 8. Estimativas de ganho de seleção obtidas pelos índices de Mulamba & 

Mock (1978) e na distâncias genótipo-ideótipo, em 2 épocas de semeaduras em 

progênies de soja RCF3. 

Caracteres 

GS % 

Semeadura Novembro / Dezembro 2019/2020 

Mulamba & Mock (1978) Distância genótipo-ideótipo 
NDF 2,60 8,09 
NDM 2,85 4,80 
APM 11,92 8,15 
NNM 13,64 11,58 
NNP 14,90 12,04 
NV 11,24 14,13 

PGP 10,26 11,26 
PROD 5,25 7,74 

Ganho Total 72,66 77,79 
NDF e NDM: número de dias para o florescimento e maturidade, respectivamente; APM: altura da 

planta na maturidade; NNM: número de nós na maturidade; NNP: número de nós na produtivo;  

NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de grãos por planta (g); PROD: produtividade de 

grãos (g). 
 

 Teixeira et al. (2017) estudando seleção de linhagens de soja com base em 

diferentes índices, observou que os maior ganho genético total foi com índice de 

seleção da distância genótipo-ideótipo (59,38%) e o que apresentou uma 

distribuição equilibrada para os caracteres observados. Os resultados são 

similares aos deste estudo, porém com valores de ganho de seleção inferiores. 

 Na Tabela 9 encontram-se as 25 progênies superiores que apresentaram 

maiores ganhos de seleção considerando as duas épocas de semeadura, 

selecionadas pelo métodos de índice de seleção da distância genótipo-ideótipo. 

Considerando a produção para seleção destacam-se as progênies 3, 5, 19, 30, 45 

e 97, que apresentaram maiores produção por linha. Os genótipos também 

apresentarem ciclo fenológico precoce, entre 93 e 108 dias para maturação, o que 

permite a disponibilidade da área para o plantio de outra cultura. 
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TABELA 9 – Progênies selecionadas pelo índice distancia genótipo ideótipo em 

duas épocas de semeaduras.  

GS%  - Distância Genótipo Ideótipo 

Prog. 

Semeaduras Novembro/Dezembro 2019/2020 
Caracteres 

NDF 
(Dias) 

NDM 
(Dias) 

APM  
(cm) NNM NNP NV PGP  

(g) 
PROD 

(g) 
UFUS 1 32,67 101,67 87,05 20,81 16,61 60,45 20,25 198,30 
UFUS 3 32,17 96,50 92,68 18,00 14,17 54,28 18,11 234,48 
UFUS 5 33,00 102,58 84,91 18,67 14,67 54,75 16,42 214,62 
UFUS 7 43,50 109,83 75,64 17,00 12,56 65,89 18,56 254,73 

UFUS 10 44,33 110,17 108,57 21,78 16,50 63,50 21,17 250,83 
UFUS 11 46,50 105,00 79,54 18,50 13,75 68,92 16,58 198,58 
UFUS 12  45,00 110,83 80,82 16,39 13,06 62,61 17,11 211,74 
UFUS 16 45,67 112,50 118,12 23,89 18,50 76,89 20,67 232,41 
UFUS 18 35,17 95,58 97,24 20,34 16,78 64,00 15,31 173,44 
UFUS 19 34,50 107,67 87,41 20,56 16,11 68,83 20,72 216,22 
UFUS 21 39,50 111,50 106,70 22,28 16,17 60,56 16,45 236,22 
UFUS 23 35,08 103,42 82,00 18,53 14,78 63,81 17,78 190,81 
UFUS 24 41,92 96,58 98,02 19,81 15,03 52,64 16,55 149,65 
UFUS 30 32,33 96,50 86,86 17,95 13,75 51,25 17,17 223,47 
UFUS 32 32,50 93,75 90,33 19,50 16,17 59,70 19,61 199,26 
UFUS 33 35,67 95,08 89,21 19,39 15,58 45,28 16,11 188,08 
UFUS 40 33,33 92,83 92,50 18,72 14,78 60,78 16,89 198,15 
UFUS 44 36,33 104,17 106,56 19,56 15,11 49,50 18,33 194,79 
UFUS 45 32,67 92,83 89,65 18,94 15,33 46,67 14,67 232,67 
UFUS 57 33,50 93,17 86,57 17,78 13,56 56,78 16,11 188,06 
UFUS 62 36,33 94,17 94,90 17,39 13,39 54,28 18,11 164,59 
UFUS 87 32,83 93,33 92,37 18,22 14,78 50,55 17,83 192,25 
UFUS 93 34,83 96,67 96,77 19,06 15,56 69,78 19,67 165,40 
UFUS 97 35,00 96,25 99,02 18,56 14,95 57,47 18,03 213,83 

UFUS 101 37,00 95,83 96,98 20,22 16,28 61,89 18,28 167,68 
Prog.: Progênies; GS: ganho de seleção; NDF e NDM: número de dias para o florescimento e 
maturidade, respectivamente; APM: altura da planta na maturidade; NNM: número de nós na 
maturidade; NNP: número de nós na produtivo; NV: número de vagens; PGP: peso em gramas de 
grãos por planta; PROD: produtividade de grãos. 
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6- CONCLUSÃO 
 

 Os caracteres agronômicos relacionados ao ciclo, altura de planta e 

número de nós da haste principal tiveram estimativas de herdabilidades 

superiores a 70% nas semeaduras de novembro de dezembro. 

 As herdabilidades para número de vagens foi de 39 a 70% 

respectivamente para as semeaduras de novembro e dezembro. 

 A herdabilidade padra produção de grãos por planta e produção de grãos 

por parcela foi inferior a 62% nas duas épocas de semeadura. 

 As correlações fenotípicas e genotípicas para numero de dias para 

florescimento e número de dias para maturidade, número de nós na haste 

principal e altura da planta, número de vagens por planta e produção de grãos por 

planta foi de alta magnitude nas semeaduras de novembro e dezembro. 

 A interação progênies e épocas de semeadura foi significativa e do tipo 

complexa para o número de vagens e produção de grãos. 

 O ganho de seleção direta pelas médias das duas épocas de semeadura 

oscilou de -5,35% a 20,58% respectivamente para os caracteres numero de dias 

para maturidade e número de vagens. 

 Pelo índice de seleção Mulamba e Mock (1978) os ganhos de seleção 

oscilaram de 2,60% a 14,90% respectivamente para número de dias para 

florescimento e número de nós na haste principal. 

 Pelo índice de seleção distância genótipo-ideótipo os ganhos de seleção 

oscilaram de 4,80% a 14,13% respectivamente para número de dias para 

maturidade e número de vagens. 

 Os ganhos de seleção para produtividade de grãos foi superior pelo índice 

distância genótipo-ideótipo. 

  As progênies UFUS 3, UFUS 5, UFUS 19, UFUS 30, UFUS 45 e UFUS 97 

destacaram-se pela maior produção de grãos e menor ciclo  precoce, sugeridas 

para avanço de gerações e novas avaliações de desempenho.   
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